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در  DPARبا استفاده از نشانگر هاي  )inotlaw sumlahthpoireP( بررسي تنوع ژنتيکي ماهي گل خورک
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 چکيده
هنديجان  ،زنگي در مناطق خور inotlaw sumlahthpoireP به منظور مطالعه ژنتيکي جمعيت های گل خورک ماهي
ها  ژنومي نمونه ANDنمونه گل خورک ماهي جمع آوری شد.  62، تعداد DPARو دلوار با استفاده از روش مولکولي 
از با استفاده  استخراج شده ANDكميت و كيفيت  و سپس كلروفرم استخراج -به روش فنلاز بافت نرم باله ماهي 
 2با استفاده از ) RCP( واكنش زنجيره ای پليمرازدرصد تعيين شد.  1ژل آگارز  روش اسپکتروفتومتری و الکتروفورز
، موثرلهای واقعي و فراواني آللي، تعداد آلمقادير مربوط به  ده نوكلئوتيدی صورت گرفت. DPARپرايمر 
جريان ژني و  tsGمقادير , شباهت و فاصله ژنتيکي ميزانهتروزيگوسيتي مشاهده شده و مورد انتظار، شاخص شانون، 
محاسبه گرديد. بر اساس داده  eneG poPو  xelA eneG ژنتيکي با استفاده از نرم افزار AVOMA آزمونبر اساس 
 3نمونه های منطقه هنديجان و  ها مربوط بهاز آن عدد 5صي يافت شد كه آلل اختصا 6های فراواني آللي، مجموعا 
عدد در منطقه خورزنگي مشاهده شد. ميانگين ميزان تنوع ژنتيکي  1نمونه های منطقه دلوار و  ها مربوط بهاز آن عدد
مي  5/2266 در منطقه دلوارو  5/5111 در حاليکه مقدار آن در منطقه خور زنگي 5/6556 در جمعيت هنديجان
در حاليکه  5/331ميزان شباهت ژنتيکي بين دو جمعيت هنديجان و خورزنگي  5/15 سطح معني داری در باشد.
نتايج اين بررسي  مي باشد. 5/966و ميزان شباهت بين دلوار و خورزنگي  5/156ميزان شباهت بين هنديجان و دلوار 
 و متعلق به دو كلاستر مي باشند. بودهجزا نشان داد كه سه جمعيت مورد بررسي در واقع سه جمعيت م
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گل خورک ها از گروه گاو ماهيان مي باشد كه 
بعد از كپور ماهيان بزرگترين خانواده ماهيان را 
ه غالب گل خورک ماهيان تشکيل مي دهد. گون
بوده كه  inotlaw sumlahthpoirepمتعلق به جنس 
دارای پراكنشي در طول سواحل خليج فارس تا 
). ماهيان اين 9891 ,ydruMپاكستان مي باشد (
راسته بطور كامل به زندگي دوزيستي سازش يافته اند 
و اغلب فعاليت های خود را كه شامل تغذيه، جفت 
لمرو مي باشد را بر روی خشکي گيری و دفاع از ق
انجام مي دهند و دارای اعضای تخصصي تکامل يافته 
از جمله چشم برای ديد هوايي و باله شکمي صفحه 
گل  مانند جهت خزيدن و تنفس پوستي مي باشند.
خورک ارزش اقتصادی كمي دارد ولي غذای محبوب 
 مردم تايوان،  ژاپن،  كره و چين محسوب مي شود.
بي مهرگان كوچك و جلبك های  غذای آنها
ميکروسکوپي بوده و از لحاظ جنسي هرمافروديت 
). گل خورک طعمه ای است 3991 ,notyalCهستند (
برای جانوران شکارچي خشکي و آبزی و در واقع خود 
منبع اصلي غذای ماهي ها و پرندگان محل سکونت 
 notyalC ;3991 ,notyalCخود را تشکيل مي دهند (
 ). 8891 ,nahguaV dna
آگاهي از وجود تنوع ژنتيکي در جمعيت های 
يك گونه از ديدگاه آبزی پروری و همچنين بهره 
برداری از ذخاير طبيعي و تعيين سياست های 
حمايتي برای حفاظت از گونه های در معرض خطر 
). 4002 ,.la te neinassaHانقراض حائز اهميت است (
ايي جمعيت از آنجا كه مطالعات پيشين جهت شناس
های اين گونه عمدتا مبتني بر شاخص های 
مريستيك و مورفومتريك بوده است لذا اطلاعات كمي 
از بررسي های تنوع ژنتيکي اين گونه وجود دارد. يکي 
كه امروزه جهت بررسي  RCPاز روش های مبتني بر 
تنوع و روابط ژنتيکي ميان جمعيت ها بکار مي رود 
 deifilpmA ylmodnaR(DPAR روش 
) مي باشد. از جمله مزايای اين AND cihpromyloP
روش كه در ان از آغازگرهای كوتاه دارای توالي 
تصادفي جهت تکثير بخشهای مجزايي از ژنوم يك 
موجود استفاده ميشود، سهولت و سرعت انجام 
آزمايشهای مربوط به آن و مهمتر از آن عدم نياز به 
کي موجود مورد وجود اطلاعات در مورد پيشينه ژنتي
 ). 2991 ,.la te syrdaHنظر مي باشد (
از اين روش جهت بررسي روابط و تنوع ژنتيکي 
در گونه های مختلفي از ماهيان نظير قزل آلای قهوه 
 ،)7991 ,.la te olEای و ماهي آزاد اقيانوس اطلس (
) كپور 8991 ,.la te smailliWباس دهان بزرگ (
)، كپور ماهيان هندی 3002 ,.la te iaftraBمعمولي (
 ,.la te neinassaH) و تيلاپيا (3002 ,.la te namraB(
و همکاران در سال duaD ) استفاده شده است. 4002
جمعيت از گل خورک خال  5 تنوع ژنتيکي 5556
را با  solipsosyrhc sumlahthpoirepطلايي مالاكا 
مورد بررسي قرار دادند كه از  DPARاستفاده از روش 
پرايمر باندهای واضحي آشکار ساختند و  1پرايمر  56
باند پلي مورفيسم بودند.  19باند  56از 
 تنوع ژنتيکي ماهي 2556در سال  idammahoM
را در مالزی و در شش  itraddoB sumlahthpoeloB
جمعيت مختلف بررسي نمودند كه پلي مورفيسم 
درصد در نوسان  29/63الي  13/53مشاهده شده بين 
و بيشترين پلي مورفيسم مربوط به جزيره ای بوده 
جدا شده از مالزی بود كه كلاستر مجزايي را تشکيل 
 داده بود. 
ارائه اطلاعات در مورد هدف از انجام اين تحقيق 
گونه گل خورک ساختار ژنتيکي جمعيت های 
و تعيين تنوع ژنتيکي و  inotlaw sumlahthpoireP
موجود در بين  شناسايي اختلافات ژنتيکي احتمالي
 مناطق هنديجان، خور زنگي و دلوار مي باشد.
 
 ها مواد و روش. 2
جمع آوری نمونه ها بصورت تصادفي با استفاده از 
صيد تجارتي صيادان محلي و از منطقه خور زنگي و 
هنديجان واقع در استان خوزستان و منطقه دلوار واقع 
حصول پس از  ).1شکل در استان بوشهر انجام شد (
اطمينان از هويت تاكسونوميك ماهي با استفاده از 
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عدد  62 تعدادخصوصيات مريستيك و مورفومتريك 
جدا  پشتيبافت باله انتخاب گرديد. گل خورک ماهي 
درصد  26الکل مطلق  نمودن در فيکس پس ازو 
جهت انجام مطالعات بعدی به آزمايشگاه بيوتکنولوژی 
شهر منتقل مركز مطالعات خليج فارس در استان بو
-با استفاده از روش فنل ANDاستخراج  شدند.
). 0991 ,ztiroM dna silliHكلروفورم انجام شد (
استخراجي با استفاده  ANDارزيابي كميت و كيفيت 
از اسپکتروفتومتر و الکتروفورز آن بر روی ژل آگاروز 
 pb 001( ANDبا مقايسه با نشانگر درصد همراه  1
و مشاهده وضوح  )satnemreF IBM ,reddaL AND
 و شدت باندهای توليد شده انجام شد.
 
 
منطقه هنديجان واقع در استان خوزستان و  6منطقه خور زنگي،  1( خليج فارس در سواحل شمالي موقعيت مناطق نمونه برداری .1شکل 
 منطقه دلوار واقع در استان بوشهر). 3
 
با نوكلئوتيدی  51عدد آغازگر  2در اين تحقيق از 
). در هر 1توالي های مختلف استفاده شد (جدول 
 51ميکروليتر از  56با حجم نهايي  RCPواكنش 
ميکرومولار از هر  559، RCP، بافر ANDنانوگرم 
واحد آنزيم تك  1ميکرومولار آغازگر و  5/5، PTNd
ميلي مولار كلريد منيزيم استفاده شد.  1/5پليمراز و 
كنترل منفي نيز  در هر سری از آزمايش ها از يك
استفاده گرديد. آغازگر های مورد استفاده در واكنش 
 RCPساخت شركت سيناژن بود. واكنش  RCPهای 
ميکروليتری انجام شد. برنامه  5/6در تيوپ های 
درجه  96حرارتي دستگاه ترموسايکر به صورت 
دقيقه برای واسرشته سازی  5سانتيگراد به مدت 
درجه  96رارتي به صورت چرخه ح 53اوليه، همراه با 
سانتيگراد به مدت يك دقيقه جهت واسرشته سازی، 
درجه سانتيگراد به مدت يك دقيقه جهت اتصال  69
دقيقه جهت  3درجه سانتيگراد به مدت  62آغارگر و 
بسط انجام شد. پس از آن نيز به منظور بسط نهايي 
درجه سانتيگراد به مدت  62واكنش از درجه حرارت 
به منظور ظاهر سازی و ستفاده گرديد. دقيقه ا 5
ميکروليتر ازهر  5بررسي الگوی باند های نمونه ها 
درصد  3بر روی ژل پلي اكريلاميد  RCP محصول
 AND pb 05( AND با مقايسه با نشانگرهمراه 
رانده شد و پس از ) satnemreF IBM ,reddaL
ژل های مورد نظر  ساعت، 9ولت به  551الکتروفورز 
(كيوان  فاده از نيترات نقره رنگ آميزی گرديدبا است
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تصاوير ژل پلي اكريل آميد پس از رنگ آميزی 
 BALOREHمدل  توسط دستگاه مستند ساز ژل
ژنوتيپ هر  ثبت و ذخيره گرديد. hcolseiW86196D
فرد با مشاهده الگوی باندی مربوط به آن تعيين 
ديد. امتيازدهي باندها با ثبت عدد يك در صورت گر
وجود باند و ثبت عدد صفر در صورت عدم وجود باند 
 te saDمورد نظر در الگوی باندی هر فرد انجام شد (
). در تعيين ژنوتيپ افراد تنها باند های 5002 ,.la
تکرارپذير و با وضوح زياد ثبت گرديد و از ثبت 
صرف نظر گرديد. جهت  باندهای ضعيف و تکرارناپذير
حصول اطمينان از حضور باندها و تکرارپذيری آنها، 
تنوع ژنتيکي، دو بار تکرار گرديد.  RCPآزمايشهای 
شاخص شانون، ميزان شباهت، فاصله ژنتيکي بر 
، جريان ژني، تنوع ژنتيکي )8791 ,2791( ieNاساس 
در   5/15در سطح خطای  AVOMAبر اساس تست 
 )6002 ,esuomS dna llakaeP( xelAeneGنرم افزار 




تعداد باندهای توليد شده بوسيله همه پرايمرهای 
باند با  19مورد استفاده در جمعيت خور زنگي 
باند برای هر پرايمر بود كه بيشترين  2/2ميانگين 
با  9رايمر شماره تعداد باندهای توليد شده توسط پ
باند و كمترين تعداد باندهای توليد شده متعلق به  51
باند مي باشد. تعداد باندها در  6با  2پرايمر شماره 
در منطقه خور زنگي برابر با  درصد 5سطح فراواني 
شده بوسيله همه  تعداد باندهای توليد مي باشد. 59
با باند  29پرايمرهای مورد استفاده در جمعيت دلوار 
باند برای هر پرايمر بودكه بيشترين  2/1ميانگين 
 61 و 9 تعداد باندهای توليد شده توسط پرايمر شماره
 2و  56باند و كمترين متعلق به پرايمر شماره  51با 
 5تعداد باندها در سطح فراواني  باند مي باشد. 5با 
مي باشد. درصد  99در منطقه دلوار برابر با  درصد
 21/99 ي در جمعيت هنديجانمرفيسباندهای پلي مو
بود در حالي كه درصد باندهای پلي مورفيسم  درصد
و درصد باند های درصد  22/1در منطقه خور زنگي
بود. ميانگين  92/15 پلي مورفيسم در منطقه دلوار
 درصد 52/12باندهای پلي مورفيسم در سه جمعيت
تنوع ژنتيکي  وجود بيانگرمي باشد. اين بررسي ها 
در منطقه هنديجان مي باشند. بر اين گونه ر بيشت
آلل اختصاصي  6 اساس داد های فراواني آللي مجموعا
عدد از اين آللها مربوط به نمونه های  5يافت شد كه 
آلل ديگر در نمونه های خور  1منطقه هنديجان و 
عدد از اين آلل ها در نمونه های منطقه  3زنگي و 
ان بيشترين آلل دلوار يافت شد. در منطقه هنديج
آلل  5با  1اختصاصي مشاهده شده در پرايمر شماره 
در ساير پرايمر ها آلل  اختصاصي مشاهده شده و
اختصاصي مشاهده نشد. در منطقه خور زنگي آلل 
آلل  1با  61اختصاصي در پرايمرهای شماره 
در ساير پرايمرها آلل اختصاصي مشاهده و اختصاصي 
آلل اختصاصي در نشد. در سه جمعيت بيشترين 
آلل اختصاصي و كمترين در  5با  1پرايمر شماره 
مشاهده شد، كه فاقد آلل  9 و 51پرايمر شماره 
. ميانگين ميزان تنوع )6(جدول  اختصاصي بود
با انحراف  5/6556ژنتيکي در جمعيت هنديجان 
محاسبه گرديد در حالي كه ميانگين  5/1221معيار 
خور زنگي و دلوار به ميزان تنوع ژنتيکي در مناطق 
 توالي آغازگر كد آغازگر
 ´3-CTTCCCGGAC-´5 )10( apO
 ´3-GTCGGGCTAA-´5 )40( apO
 ´3-GTGGGCAAAG-´5 )70( apO
 ´3- GACGCTAGTG-´5 )01( apO
 ´3- GGCTGCAAAC-´5 )91( apO
 ´3- CCTAGCGTTG-´5 )02( apO
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و  5/5921 با انحراف معيار 5/5111ترتيب 
 به دست آمد 5/3921با انحراف معيار 5/2266دلوار
با ميزان جريان ژني رابطه  tsG . ميزان)6(جدول 
در  tsG عکس دارد به عبارتي ديگر وقتي ميزان
بيشترين مقدار ممکن باشد ميزان جريان ژني بين 
 بيانيار ممکن مي باشد به نمونه ها در كمترين مقد
 ).3جدول ( ديگر ارتباط بين نمونه ها كمتر مي باشد
 
ميزان فاصله و شباهت ژنتيکي بين جمعيت ها با 
و با استفاده از   )8791( ieN استفاده از معيار ژنتيکي
مورد آناليز قرار گرفت و  eneGpoPنرم افزار ژنتيکي 
ين دو بيشترين ميزان شباهت ژنتيکي بدست آمده ب
جمعيت خور زنگي و دلوار و بيشترين ميزان فاصله 
ژنتيکي محاسبه شده بين دو جمعيت هنديجان و 
 .)6شکل و  9جدول ( خور زنگي مشاهده شد
 خور زنگي و دلوار، ميزان تنوع ژنتيکي در سه جمعيت هنديجان. 6 جدول
 
و مقادير  tsGهنده مقدار مقادير زير خط قطری نشان د(بين جمعيت های هنديجان، خور زنگي و دلوار  tsGو ميزان جريان ژني  .3جدول 






مقادير زير خط قطری نشان دهنده (  )8791( ieNميزان فاصله و شباهت ژنتيکي بين جمعيت ها با استفاده از معيار ژنتيکي .9جدول 







منطقه  3منطقه هنديجان واقع در استان خوزستان و  6منطقه خور زنگي،  1(  )8791( ieNصل از معيار ژنتيکيدرخت فيلوژني حا .6شکل 
 دلوار واقع در استان بوشهر).






 منطقه تعداد نمونه ها تعداد باندها
 هنديجان 36 35 5 5/6556 5/ 2113 5/2121
 خور زنگي 36 19 1 5/5111 5/5216 5/5921
 دلوار 36 29 3 5/2266 5/6553 5/3921
 دلوار خور زنگي هنديجان 
 5/926 5/212 *** هنديجان
 1/335 *** 5/526 خور زنگي
 *** 5/561 5/956 دلوار
 دلوار خور زنگي هنديجان 
 5/2256 5/3211 *** هنديجان
 5/6666 *** 5/2561 خور زنگي
 *** 5/5325 5/5265 دلوار
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 و نتيجه گيري بحث .4
اولين قدم در مديريت صحيح منابع و ذخاير 
شناسايي ذخاير ژنتيکي گونه های بومي همان منطقه 
ص گونه ها، جمعيتها و از طرف ديگر تشخي مي باشد.
يا نژادها از نظر مديريتي و حفاظت از گونه های در 
در اين پروژه  معرض خطر نيز حائز اهميت مي باشد.
نمونه  62جهت بررسي  DPARاز تکنيك مولکولي 
جمع آوری شده از سه  inotlaw sumlahthpoireP
 منطقه هنديجان و خورزنگي در استان خوزستان و
 56در اين بررسي بوشهر استفاده شد.دلوار در استان 
 2پرايمر مورد استفاده قرار گرفت كه در اين بين فقط 
 65پرايمر باند های واضحي دادند. تعداد اين باند ها 
عدد بود. در اين مطالعه خور زنگي كمترين مقدار پلي 
و هنديجان بيشترين مقدار  )درصد 22/1مورفيسم (
اين كه  ان داد) را نشدرصد 21/99پلي مورفيسم (
تفاوت در پلي مورفيسم جمعيت های مختلف يك 
آلودگي های ايجاد شده از جمله گونه دلايل مختلفي 
 خور زنگيدر منطقه توسط پتروشيمي های موجود 
 نمود.ذكر مي توان 
نشان دادند  2556و همکاران در سال  ogramaC
رودخانه محصور شده در laciportoeN كه ماهي 
 كاهش هتروزيگوسيتيدارای  برزيل در جنوب nabrU
ناشي از آلودگي آن محيط مي باشد مشابه وضعيت 
كاهش پلي  دارداحتمال نيز فوق در منطقه خورزنگي 
آلودگي های ايجاد شده توسط  به علتمورفيسم 
باشد كه وارد آب  منطقه پتروشيمي های موجود در
 9556در سال و همکاران  neinassaHد. نمي شو
در  sucitolin simorhcoerOي تيلاپيا تنوع ژنتيک
رودخانه نيل در مصر را مورد بررسي قرار داد بيشترين 
مي   aneQدرصد باندهای پلي مورفيسم در منطقه
باشد كه ناشي از تفاوت جغرافيايي زياد اين منطقه با 
در اين بررسي  .مي باشدبررسي  موردبقيه مناطق 
م بود ولي هنديجان دارای درصد بالای پلي مورفيس
 9556در سال و همکاران  neinassaHبرخلاف نتايج 
به نظر نمي رسد اين درصد بالای پلي مورفيسم تابع 
فاصله جغرافيايي زياد باشد. در اين منطقه ورود آب 
شيرين و اختلاط آن با آب دريا به دليل ورود رودخانه 
زهره به اين منطقه تغييرات محيطي فراواني را ايجاد 
مي توان احتمال داد اين درصد بالای پلي  كرده كه
 موفيسم تابع اين تغييرات مي باشد.
نتايج اين بررسي نشان داد كه آلل های بيشتر 
هنديجان ناشي از وضعيت متغيير محيطي در منطقه 
هنديجان باشد كه باعث شده علاوه بر پلي مورفيسم 
بالا آلل های اختصاصي اين منطقه بيشتر از دلوار و 
سال  در redluMو  thcerblegnEزنگي باشد. خور 
هم دلايل  9556در سال  neinassaHو  6661
مشابهي را برای بالاتر بودن آلل های اختصاصي 
در مقايسه با جمعيت  هجمعيت ساكن در يك منطق
ساكن در مناطق ديگر پيشنهاد كرده اند.. البته 
احتمال مي رود كه علت پايين بودن آلل های 
زنگي آلودگي های موجود در آن  خور اختصاصي در
 .)3991 ,.la te sueemeD( منطقه باشد
احتمال مي رود كه جريان ژني كم باعث افزايش 
آلل های اختصاصي هنديجان با ساير مناطق شده 
زنگي مي توان احتمال دادكه  است .اما در مورد خور
مواد سمي بر ميزان مرگ و مير جمعيت ها، ميزان 
آن را كاهش  فراواني تاثير گذاشته و تنوع ژنتيکي و
مي دهد. اين احنمال وجود دارد كه آلل های كمياب 
 eipselliG( و نادر در طول اين مدت نيز از بين بروند
 ,nosrednA dna eroifleB ;8991 ,namttuG dna
 ).1002 ,.la te sikarodoehT ;1002
، )5/6556( بالاتر بودن تنوع ژنتيکي در هنديجان
دهنده سالم تر بودن و مناسب تر بودن ساختار نشان 
محيطي در منطقه هنديجان نسبت به خورزنگي 
به نظر مي و  مي باشد) 5/2266(و دلوار ) 5/5111(
رسد بهتر بودن شرايط زيست محيطي در هنديجان 
باعث شده كه توليد مثل در بين گل خورک بيشتر 
 باشد كه در نتيجه آن تنوع ژنتيکي هم افزايش مي
فاكتورهای طبيعي احتمالا در بررسي حاضر  يابد.
آلودگي وارده از طرف  نامناسب مانند شوری و
پتروشيمي های موجود در منطقه خورزنگي از طريق 
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ژنتيکي را كاهش داده و بر  تنوعانتخاب طبيعي 
 گذارند. مي ساختار ژنتيکي اثر 
بين جمعيت هنديجان و خور زنگي  tsGميزان 
و بين جمعيت  5/956دلوار و يجان وبين هند 5/526
اين  محاسبه گرديد بنابر 5/561خور زنگي و دلوار 
زنگي تمايز  گل خورک در مناطق هنديجان و خور
بين   mNژنتيکي بسيار بالايي را نشان مي دهد. ميزان
، ميزان آن بين 5/212جمعيت هنديجان و خورزنگي 
 زنگي و و بين خور 5/926جمعيت هنديجان و دلوار 
مي باشد. بنابراين بيشترين مهاجرت بين 1/335دلوار 
خورزنگي و دلوار و كمترين تمايزژنتيکي بين جمعيت 
خورزنگي ودلوار وجود دارد يعني بر خلاف فاصله 
جغرافيايي بالا مهاجرت بين اين دو زياد است. 
همچنين كم ترين مهاجرت بين جمعيت هنديجان و 
شترين تمايز خورزنگي رخ داده است در نتيجه بي
ژنتيکي بين همين دوجمعيت، خور زنگي و هنديجان 
كه بيشترين مهاجرت بين  مشاهده مي گردد. حال اين
خور زنگي و دلوار رخ داده كه حاصل آن تمايز ژنتيکي 
پايين بين جمعيت های ساكن اين دو منطقه مي 
 باشد. 
ميزان  نتايج حاصل از ميزان شباهت ژنتيکي با
ه منطقه همخواني دارد. نتايج جريان ژني بين س
چند اين سه  بدست آمده نشان مي دهد كه هر
جمعيت تفاوت خيلي زيادی از هم ندارند ولي سه 
در واقع نتايج  و جمعيت جدا و مستقل مي باشند
و جريان ژني تاييد كننده   tsGبدست آمده از ميزان
ميزان شباهت به دست آمده بين سه جمعيت براساس 
مي باشد. در بررسي حاضر  )2791( ieN معيار ژنتيکي
و ميزان اختلاف ژنتيکي در  AVOMAبر اساس تست 
دلوار  ،، بين جمعيت هنديجان5/15سطح معني داری 
و ميزان تنوع و اختلاف  درصد 26زنگي برابر با  خورو 
 5/15 ژنتيکي در داخل جمعيتها در سطح معني داری
كه اختلاف  بود و اين نشان مي دهد درصد 92برابر با 
ژنتيکي در داخل جمعيت ها بيشتر از اختلاف ژنتيکي 
 .بين جمعيت ها مي باشد
با توجه به ارزيابي مقادير بدست آمده از فراواني 
و ترسيم  tsGتنوع ژنتيکي، هتروزيگوسيتي، آللي، 
سه بندی نمود كه  توان جمع درخت فيلوژني مي
در  inotlaw sumlahthpoirePجمعيت گل خورک 
 هستندجدا زنگي و دلوار از هم  خور، قه هنديجانمنط
به نظر مي رسد كه ساختار ژنتيکي جمعيت گل  و
خورک در منطقه هنديجان وضعيت بهتری نسبت به 
زنگي و دلوار دارد. از لحاظ ارزيابي روش مولکولي  خور
از توانايي خوبي  DPARنيز نتايج نشان داد كه روش 
يکي در گل خورک برای نشان دادن ميزان تنوع ژنت
 برخوردار است. inotlaw sumlathpoireP
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